DOI :10. 11931/guihaia. gxzw202401035 
基于 FUNGuild 的 山药 腐烂 块茎 真菌 群落 研究 


及 潜在 病原 真菌 的 dioe 
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摘要 : 为 探讨 山药 腐烂 块茎 的 真菌 群落 特征 及 主要 病原 ， 该 研究 采用 ITS 扩 增 子 测序 技术 
和 FUNGuild 分 析 阐 明了 其 真菌 群落 组 成 、 网 络 特征 及 生态 功能 类 群 ， 并 对 潜在 病原 真菌 
进行 了 分 离 鉴 定 。 结 果 表 明 : (1) 山药 腐烂 块茎 中 的 优势 菌 门 为 子 赛 菌 门 
(Ascomycota) ， 优 势 属 包括 青 霉 属 CPenicillium) ~ JH WJ& (Colletotrichum) ~ SEJ] 
菌 属 CFusarium) ~ AIRA (Talaromyces) PIX AIRNE RER (Clonostachys) 等 。 
真菌 生态 网 络 呈 现 明 显 的 模块 化 和 高 比例 的 正 相 关 边 数 〈99.33%) ， 真 菌 间 趋 向 于 极 强 的 
正 向 合作 。 (2) FUNGuild 分 析 显 示 ，10 个 真菌 生态 功能 类 群 与 山药 块茎 腐烂 高 度 相 关 。 
其 中 ， 凋 落 物 腐生 -未 命名 腐生 - 木 腐 菌 C dung. saprotroph-undefined saprotroph-wood 
saprotroph) 和 内 生 - 植 物 病原 真菌 Cendophyte-plant pathogen) 的 相对 丰 度 分 别 达 到 33.74% 
和 23.64%， 其 代表 性 属 分 别 为 青 霉 和 岁 阁 属 。 除 此 之 外 ， 与 植物 病原 和 木 腐 菌 同时 相关 的 
nd 3 个 ， 总 相对 丰 度 达到 13.67%， 代 表 性 属 为 镰刀 菌 属 。 进 一 步 Trait 分 
析 表 明 ， 青 霉 和 镰刀 菌 等 7 属 真菌 很 可 能 与 山药 块茎 腐烂 密切 相关 。 G) 共 分 离 鉴定 真菌 
22 株 ， 隶属 于 6 个 属 ， 包括 镰刀 菌 属 (9 株 ) . TER (0$ 株 ) 和 曲霉 属 (Aspergillus, 4 
株 〉 等 。 该 研究 结果 为 曾 明 山药 块茎 腐烂 的 发 病 规律 、 定 向 使 用 农药 及 筛选 生 防 菌 提供 了 
很 好 的 参考 。 
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tubers of Dioscorea. sp. Additionally, potential pathogenic fungi were isolated and identified. The 
results were as follows: ( 1 ) In rotting tubers of Dioscorea sp., the dominant phylum was 
Ascomycota, and prevalent fungal genera included Penicillium, Colletotrichum, Fusarium, 
Talaromyces, Clonostachys, etc. The fungal molecular ecological network exhibited a clear 
modular structure with a high ratio of positive correlation edges (99.3396), suggesting that positive 
cooperation was strengthen between different fungi. ( 2 ) FUNGuild analysis indicated that 10 
guilds were highly correlated with yam tuber rot. Among these guilds, the relative abundances of 
dung saprotroph-undefined saprotroph-wood saprotroph and endophyte-plant pathogen were 
33.74% and 23.6496, respectively, and the representative genera were Penicillium and 
Colletotrichum, respectively. Additionally, three guilds were related to both plant pathogen and 
wood saprotroph, and occupied 13.6796 of the ecological functional groups. Moreover, Fusarium 
was representative genus of all three guilds. Traits analysis showed that some fungi (Penicillium, 
Fusarium, etc.) in the fungal community were probably invovled in yam tuber rot. ( 3 ) A total of 
22 strains were isolated and belonged to 6 genera, including Fusarium ( 9 strains ), Penicillium ( 5 
strains ) and Aspergillus ( 4 strains ), etc. This study provides an important reference for 
understanding the pathogenesis of tuber rot in Dioscorea sp., and for the selection of appropriate 
pesticides and biocontrol microbes. 
Keywords: Dioscorea sp, amplicon sequencing, fungal community, FUNGuild, ecological 
functional groups, plant pathogenic fungi 

山药 (Dioscorea sp.) ze $ MEHE WUR 5: LB ATE CObidiegwu et al., 2020) ， 其 + 
TAÀXUBmeGEHBHES. AER SMEP, KER XC S uSTEM. RA tA 
津 、 补 肺 固 肾 等 功效 ， 是 一 种 药 食 两 用 的 传统 大 宗 中 药材 (Mondo et al., 2021; Li et al., 
2023; Ma et al., 2018) 。 近 年 来 ， 随 着 人 们 对 中 医药 和 食疗 生活 方式 的 认可 度 快 速 提升 ， 山 
药 的 市 场 需求 量 急 剧 增加 ， 种 植 面积 逐年 上 升 。 目 前 ， 全 球 山药 种 植 面积 约 为 1.56 亿 亩 ， 
全 球 山药 产量 约 为 8 825.7 万 吨 (FAOSTAT, 2022) 。 然 而 ， 在 山药 种 植 生产 中 也 面临 着 一 
系列 问题 ， 尤 其 是 真菌 病害 引发 的 地 下 块茎 腐 烂 ， 严 重 影响 山药 产量 和 质量 〈 李 术 臣 等 ， 
2005; 杨 小 林 等 ，2021) 。 
已 有 研究 表明 ， 植 物 病 害 发 生 、 发 展 与 其 微生物 群落 组 成 、 多 样 性 和 生态 功能 类 群 变 
化 存在 密切 的 关联 。 高 通 量 测序 技术 是 目前 用 于 分 析 植 物 病害 发 生发 展 过 程 与 微生物 群落 
间 关 系 最 为 常用 的 方法 。 例 如 ，Li 等 (2023) WARK, AIIE (Fusarium solani) 
感染 导致 烟草 根 际 微生物 生态 网 络 规 模 显 著 变 小 ， 真 菌 之 间 的 正 向 关联 和 协作 明显 强 于 非 
RAE, EBARA CScutellinia nigrohirtula) 等 多 个 菌 属 的 丰 度 增加 。Liu 等 (2022) Wf 
究 表 明 ， 树 木 褐 根 病 发 生 时 ， 其 根 际 真菌 群落 多 样 性 明显 降低 ， 褐 根 病菌 CPhellinus 
noxius) 与 里 氏 赤 壳 菌 〈Cosmospora) 的 丰 度 呈 显 著 正 相关 ， 伞 菌 纲 (Agaricomycetes) 、 
3&5$ WA (Sordariomycetes) MERKA (Dothideomycetes) 等 6 种 真菌 丰 度 与 褐 根 病菌 
相关 。Shu 等 (2019) 研究 表明 ， 油 梨 根 腐 病 发 生 时 ， 其 真菌 群落 中 的 病原 菌 如 壳 球 
Æ C(Macrophomina) 等 丰 度 明显 上 升 ， 益 生性 真菌 如 根 抱 赛 考 属 (Rhizophagus) 和 空 
属 〈(Cenococcum ) 等 丰 度 明显 下 降 。 但 是 ， 以 上 这 些 研究 借助 高 通 量 测序 技术 只 能 对 
f 落 组 成 和 多 样 性 进行 分 析 ， 无 法 对 真菌 群落 生态 功能 进行 预测 ， 更 无 法 全 面 评估 植 
病 与 真菌 群落 间 的 关系 。 近 年 来 ，FUNGuild 数据 库 及 相关 分 析 的 出 现 ， 有 效 的 解决 了 
问题 。 依 托 FUNGuild 分 析 ， 在 高 通 量 测 序 的 基础 上 ， 不 仅 可 以 进行 真菌 功能 的 比 
还 可 以 对 真菌 群落 营养 型 、 生 态 功能 类 群 及 致 病 特 性 进行 分 析 ， 有 助 于 解析 植物 生理 
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状况 与 真菌 生态 功能 类 群 间 的 关联 。 例 如 ， 李 朋 发 等 2019)〉 利用 高 通 量 测序 与 FUNGuild 
联合 分 析 发 现 ， 烟 草 镰 刀 菌 根 腐 病 植株 根 际 真 菌 以 病理 营养 型 为 主 ， 占 比 高 达 54.64%, H. 
镰刀 菌 属 占有 绝对 优势 。 刘 宇 星 (20220 发 现 ， 刺 梨 叶 斑 病 患 病 叶片 内 生 和 叶 际 真菌 主要 
生态 功能 类 群 分 别 为 腐生 型 和 植物 病原 型 ， 占 比分 别 达 到 63.16% 和 32.26%. WIE HE 
(2023) 通过 对 不 同 连 作 时 间 的 西瓜 土壤 微生物 群落 进行 功能 预测 发 现 ， 西 瓜 连 作 6 EE 
壤 中 病理 型 真菌 被 显著 富 集 ， 植 物 病原 真菌 生态 功能 类 群 丰 度 明 显 提高 ， 其 可 能 通过 损伤 
宿主 细胞 获取 营养 ， 导 致 西瓜 真菌 病害 的 发 生 。 因 此 ， 将 高 通 量 测序 与 FUNGuild 分 析 相 
结合 是 一 种 阐明 植物 疾病 与 真菌 群落 间 关 系 的 有 效 策略 。 

目前 ， 已 被 证 实 与 山药 块茎 腐烂 密切 相关 的 病原 菌 主 要 包括 镰刀 菌 、 青 霉 和 曲 址 (Li 
et al., 2023; Uy et al., 2022; Popoola et al, 2019) 。 除 此 之 外 ， 零 星 报道 认为 可 可 色 二 站 
C Lasiodiplodia theobromae ) 、 齐 整 小 核 菌 C Sclerotium rolfsii) PI F$ 2A JA 5 (Pythium 
myriotylum ) 等 也 是 引起 山药 块茎 腐烂 的 病原 真菌 (Dania et al., 2016; Dania et al., 2019; 
Zhang et al., 2018) 。 但 是 ， 已 有 研究 均 集 中 在 病原 真菌 的 分 离 鉴 定 方面 ， 尚 未 有 研究 对 山 
药 腐烂 块 蕉 的 真菌 群落 组 成 、 生 态 功 能 类 群 和 潜在 病原 真菌 进行 全 面 的 评价 和 分 析 。 

本 研究 联合 使 用 Ilumina Mi Seq 高 通 量 测序 、FUNGuild 分 析 与 组 织 分 离 培 养 技术 ， 拟 
探讨 以 下 问题 : 《1) 腐烂 山药 块茎 中 的 真菌 群落 组 成 及 生态 网 络 特征 ; OO 腐烂 山药 块 
茎 中 的 真菌 生态 功能 类 群 、 代 表 性 物种 及 其 trait 致 病 特性 ; (3) 潜在 病原 真菌 的 分 离 鉴 
定 。 本 研究 将 加 深 对 腐烂 山药 块茎 中 真菌 群落 生态 功能 的 理解 ， 为 闸 明 山药 块茎 腐烂 的 发 
病 规律 、 定 向 使 用 农药 及 筛选 生 防 菌 提供 了 很 好 的 参考 。 
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1 材料 与 方法 
1.1 材 料 


供 试 样品 : 2021 年 11 月 自 河 南 省 焦作 市 温 县 山药 种 质 资源 团 (112°98'22" N, 


34?94'68" E) 采集 ， 将 种 植 区 域 等 分 为 6 个 区 域 ， 在 每 个 区 域 中 采集 山药 腐烂 块茎 ， 如 图 1 
所 示 。 将 腐烂 块茎 放 入 无 菌 自 封 袋 ， 于 冰 盒 中 保存 ， 带 回 实验 室 放 入 4 "CORTE EHI e 
:可 
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图 1 腐烂 块茎 外 观 形态 
Fig.l Rotting tuber of yam 
1.2 土壤 理化 性 质 测定 
土壤 pH (6.63) 、 总 磷 (Total phosphorus, 213.254 mgkg ) ~ X ANLA (Total 
organic matter, 410.00 mg:kg!) ~ EXE (Available phosphorus, 13.88 mg: kg!) 和 有 效 钾 
(Available potassium, 300.28 mg-kg O 的 测定 参考 鲍 士 旦 〈2000) MEHTWE, TES 
(Ammonia nitrogen, 110.24 mg:kg!) ~ MAZ (Nitrate nitrogen, 54.72 mg: kg) INE fij 
AZ. (Nitrite nitrogen, 3.12 mg'kg!) 参考 Zhou 等 (2021) 对 秸秆 覆盖 土壤 理化 性 质 测 定 
方法 。 
1.3 样品 的 处 理 
山药 块茎 用 流水 冲洗 干净 后 ， 在 病 健 交界 处 切取 0.5 cmX0.5 cm 组 织 块 ， 并 进行 表面 
消毒 ，75% 酒 精 表面 消毒 30 s，0.1% 升 未 消毒 4~5 min， 无 菌 水 漂洗 3~4 次 。 取 最 后 1 次 漂 
洗 的 无 菌 水 100 uL 涂 布 于 PDA 培养 基 ， 确 认 表 面 消毒 彻底 后 ， 取 组 织 块 装 入 无 菌 EP 管 。 


送 至 上 海 美 吉 生 物 医药 科技 有 限 公司 


平台 dE 


z 物 


ITSIF € 


， 提 取 DNA J 
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA ) 


进行 质量 鉴定 后 ， 利 


(GCTGCGTTCTTCATCGATGC) 进行 ITS 扩 增 子 测序 。 


1.4 高 通 量 测序 数据 的 生物 信息 学 分 析 
医药 科技 有 限 公 司 云 平台 (https://cloud.majorbio.cony) 
H FLASH 1.2.11、QIIME 1.9.1, UCHIME 8.1 对 原始 数据 进行 质 控 拼 
接 、 数 据 优 化 ， 选 择 去 除 错 误 序列 后 覆盖 度 100%、 相 似 度 大 于 98% 的 序列 进行 ASV 扩 增 
子 测序 变异 聚 类 (Tipton et al., 2021) 。 逢 
psych, microecoR 包 计 算 真菌 群落 相关 性 
R 包 进行 数据 可 视 化 。 利 
预测 腐烂 山药 块茎 真菌 


利 月 
据 的 分 析 和 处 理 。 


£A 


studio 结合 ， 


上 海 美 吉 生 物 
利 月 


j Illumina Mi Seq 


/ITS2R 


进行 高 通 量 数 


1.5 腐烂 山药 真菌 的 分 离 纯化 


将 0.5 cm X 0.5 cm 病 健 交 界 处 组 
水 中 ， 混 合 均 匀 。 以 10 倍 梯度 稀释 
恒温 黑暗 培养 5~7 d， 挑 取 形 态 、 


PDA 培养 基 ， 置 于 28 


Unite 真菌 


织 块 消毒 彻底 后 ， 用 无 菌 


数据 库 进行 真 


亩 物种 注释 。 利 用 
E， 软 件 gephi 0.10.1 及 ggClusterNet 和 WGCNA 等 
用 FUNGuild 数据 库 (http://stbates.org/funguild db.php) 与 R 
生态 功能 结构 。 


钵 破碎 ， 置 于 5mL 的 无 菌 
t, Nee EHE. 107. 102480 103 四 个 梯度 ， 涂 布 于 


颜色 等 不 同 的 


进行 分 离 纯化 ， 直 


至 获得 单 


菌落 。 分 离 纯化 后 的 


1.6 不 同形 态 菌株 DNA 提取 与 鉴定 


按照 DNA 提取 试剂 盒 (OMEGA BIO) 的 方法 提取 不 同形 态 真 菌 
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菌落 ， 使 
保藏 和 DNA 提取 。 


DNA. X 
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EE 
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用 引物 ITS1 (TCCGTAGGTGAACCTGCGG) /ITS4 (TCCTCCGCTTATTGATATGC) 对 


WIRK ITS 区 进行 扩 增 ， 使 月 


H 25 uL 的 反应 体系 体系 : 2X Master Mix 12.5 uL, ddH20 9.9 


hL， 上 游 引物 0.8 uL, FXS 0.8 nL， 模板 1 uL. PCR 扩 增 体系 : 95 'C BAETE 5 min, 


94 'CAETE 30 s, 54 CRK 30 s, 72 CC 延伸 60 s, 8 
电泳 检测 其 质量 ， 
利用 软 伯 


用 1.09635 IE 3E tB 
ÍT BLAST 序列 比 对 ， 


并 送 至 上 海 生 


E^ 35 次 ，72 Cf 


10 min。PCR 产物 使 


TÆ 物 


ITS-rDNA 系统 发 育 树 。 


2 结果 与 分 析 


9 限 公司 进行 测序 ， 测 序 结果 进 


F MEGA 11.0 进行 多 重 序 列 比 对 ， 利 用 最 大 似 然 法 构建 真菌 


2.1 腐烂 山药 块茎 中 真菌 群落 结构 分 析 


利用 Illumina 平台 对 样品 进行 真菌 ITS1 区 进 
列 。 对 样品 序列 随机 抽样 5 次 进行 稀释 
| 线 已 趋 于 平稳 (图 


中 真菌 物种 的 稀释 


以 反应 山药 腐烂 组 织 样品 中 的 真菌 群落 信息 。 
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行 扩 增 子 测序 ， 
| 线 分 析 ， 结 果 显 示 ， 在 出 
20 ， 禾 盖 率 均 在 99.9% 以 上 ， 说 明 此 测序 深度 足 


获得 382 426 条 有 效 序 
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2 腐烂 块茎 中 真 


EE 


12k 


Fig.2 Rarefaction curves of fungi in rotting tubers 


测序 深度 下 ， 不 同样 品 


进一步 对 真菌 群落 结构 i 


行 分 析 ， 在 门 水 平 上 (图 3: A), TEW 


门 (Ascomycota) 


是 腐烂 块茎 中 的 绝对 优势 菌 门 ， 相 对 丰 度 为 91.75%; 担子 菌 门 (Basidiomycota) ， 罗 效 菌 


l] C(Rozellomycota) ， 被 孢 菌 门 〈Mortierellomycota) , APA 


门 〈Chytridiomycota ) 和 球 


Wal] (Glomeromycota) 含量 较 低 ， 其 相对 丰 度 分 别 为 1.77%、1.36%、0.86%、0.41% 
和 0.0296. fEJ&RZK^E E (R3: BO ， 相 对 丰 度 较 高 的 真菌 为 青 霉 属 Penicillium , 


32.65% ) . JH Ei (Colletotrichum ， 


CPlectosphaerell 


16.16%) ~ HEJJ PR JE (8.13%) 、 织 球 壳 属 
, 7.30%) . WEE CSetophoma, 5.14%) . TÆR (Sarocladium， 


4.57%) . 2R (Fusicolla, 2.94%) 、 从 赤 壳 科 未 分 类 属 (un Nectriaceae, 
篮 状 菌 属 (Talaromyces, 1.05%) 和 粉红 螺 


2.5399) 、 枝 顶 孢 属 (Acremonium, 1.7699) ~ 
WRIA (Clonostachys, 1.01%) 等 。 


A 


0.41% 0.86% 1.36% 


mTÆA] Ascomycota 

加 担子 菌 门 Basidiomycota 

B SERT] Chytridiomycota 
BERRI] Glomeromycota 
BHH] Mortierellomycota 
m E325 8I] Rozellomycota 

国 未 鉴定 真菌 Unidentified 


ni 5 JH Penicillium 
BRÈ Colletotrichum 
5987138 JR, Fusarium 

7 RERSEJR Plectosphaerella 
BRE TRUM Setophoma 

BT EUR Sarocladium 
BREH Unidentified 
BR Fusicolla 


罩 从 赤 壳 科 未 分 类 属 Un — Nectriaceae 


BHH Acremonium 

国 篮 状 菌 属 Talaromyces 

mH RERE Clonostachys 
mags JR Mortierella 


司 暗 球 腔 菌 科 未 分 类 属 Un — Phaeosphaeriaceae 


曲霉 属 Aspergillus 
中 葡萄 座 腔 菌 属 Botryosphaeria 
"HEB fr BERI Tubakia 
BEJA Exophiala 
国门 座 孢 属 Thyrostroma 
BHA Others 


3 腐烂 块茎 中 真菌 群落 在 门 水 平 A) MEKE B) 的 分 布 
Fig.3 Distribution of fungal communities in rotting tuber at the level of phylum (A) and genus(B) 
利用 RR 包 (igraph) 构建 随机 网 络 和 共 现 网 络 节 点 度 分 布 图 ， 结 果 表 明 ， 随 机 网 络 节 
点 分 布 符合 泊 松 分 布 ， 共 现 网 络 节 点 分 布 服 从 蜂 律 (图 4: A), 


量 的 连接 ， 共 现 网 络 构建 合 至 
WEB CPseudeurotium? 等 真菌 
在 网 络 中 属于 核心 真菌 


即 少数 的 节点 往往 拥有 大 
E( 林 润 辉 和 季 泽 ，2024) . KRKE A 
的 Hub 值 均 为 0.29, 
(图 4: B) 。 共 现 网 络 〈 图 4: 


[5 Je Pe fel S 


高 于 其 他 真菌 的 Hub 值 ， 说 明 它 们 
C) 由 40 个 节点 151 条 边 组 成 ， 节 


点 平均 度 为 7.415， 平 均 加 权 度 22.20， 网 络 直径 为 6， 图 密度 为 0.185， 平 均 聚 类 系数 
0.883 ， 平 均 路 径 长 度 1.849， 模 块 化 指数 0.466， 有 具有 模块 化 结构 ， 正 相关 边 数 占 比 


99.33%。 这 些 结果 表明 ， 网 络 中 的 大 多 数 真菌 趋 


向 于 正 向 强化 其 相互 间 的 合作 ， 且 具有 较 


强 的 对 抗 外 界 干扰 的 能 力 ， 山 药 腐 烂 块茎 中 真菌 的 生态 功能 类 群 很 可 能 趋向 于 集中 和 强 


化 。 
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A 节点 度 分 布 图 ，B 核心 真菌 类 群 ，C 分 子 生 态 网络 〈 实 线 - 正 相 关 ， 虚 线 - 负 相关 ) o 
A The diagram of node degree distribution; B Keystone fungal taxa; C Molecular ecological network (The solid 


line: positive correlation, dotted line: negative correlation). 
图 4 腐烂 块茎 真菌 生态 网 络 网 络 分 析 
Fig.4 Molecular ecological networks analysis of fungi in rotting tuber 

2.2 腐烂 山药 块茎 真菌 FUNGuild 功能 类 群 预测 

为 了 进一步 明确 腐烂 块茎 中 真菌 的 生态 功能 类 群 ， 首 先 利用 FUNGuild 数据 库 对 山药 
腐烂 块茎 中 的 真菌 营养 类 群 进行 分 析 (图 5: A) 。 结 果 表 明 ， 腐 烂 块茎 中 共有 7 种 营养 类 
型 : 病理 营养 型 (pathtroph，8.26%) 和 病理 复合 营养 型 [病理 -共生 营养 型 (23.64%) 、 病 
理 - 腐 生 营 养 型 (pathtroph-saprotroph，5.99%) 、 病 理 - 腐 生 - 共 生 营 养 型 (pathtroph- 
saprotroph-symbiotroph，15.57%)] 共 占 比 53.56%、 腐 生 营 养 型 (saprotroph，37.15%) 、 
共生 营养 型 (symbiotroph, 0.48%) 、 腐 生 - 共 生 营 养 型 (saprotroph-symbiotroph ， 
1.0696) 。 

Guild 生态 功能 分 类 结果 显示 ， 除 未 定 功能 的 类 群 外 ， 腐 烂 块茎 中 共有 37 种 功能 类 
群 ， 包 含 丰 度 超过 1% 类 群 10 个 (图 5: BO 。 其 中 ， 凋 落 物 腐生 -未 命名 腐生 - 木 腐 菌 类 群 

(dung saprotroph-undefined saprotroph-wood saprotroph, 32.5996) 对 应 的 真菌 仅 有 青 霉 属 ; 

内 生 - 植 物 病原 类 群 Cendophyte-Plant Pathogen, 23.6496) X MHR H EZA RHEA R 
球 壳 属 等 ， 动 物 病原 -内 生 -真菌 寄生 -地 衣 寄 生 -植物 病原 - 木 腐 菌 类 群 Canimal pathogen- 


endophyte-fungal parasite-lichen parasite-plant pathogen-wood saprotroph, 5.4896) 、 动 物 病 


原 - 内 生 - 地 衣 寄 生 -植物 病原 -土壤 腐生 - 木 腐 菌 类 和 群 C animal pathogen-endophyte-lichen 
parasite-plant pathogen-soil saprotroph-wood saprotroph, 4.2496) 和 动物 病原 -内 生 -植物 病 
原 - 木 腐 菌 类 和 群 (animal pathogen-endophyte-plant pathogen-wood saprotroph, 3.95%) 对 应 的 


真菌 


主要 是 镰刀 


"m 


5.69%) 对 应 的 真菌 


的 真 


E 


A 


A 真菌 


Trait 致 病 特 人 


RAE TED RES 


菌 属 ， 动 物 病原 类 群 (animal plant pathogen, 5.70%) 对 应 的 真菌 主要 是 


霉 属 ;真菌 寄生 -植物 病原 -植物 腐生 (fungal parasite-plant pathogen-plant saprotroph. 


1.06% 


0.48% 


3.15% 4 1.57% 


5.99% 


23.64% 


5.70% 


图 


E 


NAHE; 未知 腐生 菌 类 群 Cundefined saprotroph, 3.75%) 对 应 
菌 主要 是 篮 状 菌 属 ， 植 物 病原 类 和 群 (plant pathogen, 2.600%) 对 应 的 真菌 主要 有 粉红 螺 
菌 属 (Botryosphaeria) , WN WE (Tubakia) 等 ; 动物 病原 -内 生 - 
寄生 -植物 病原 - 木 腐 菌 类 群 
saprotroph, 1.5799) 对 应 的 真 
类 群 在 山药 块 苓 腐烂 中 扮演 习 


Canimal pathogen-endophyte-fungal parasite-plant pathogen-wood 
I 枝 顶 孢 属 ， 因 此 ， 病 原 或 腐生 相关 的 真菌 生态 功能 
EE 要 的 角色 。 


目 病 理 营养 型 Pathotroph 

目 病 理 - 腐 生 营养 型 Pathotroph-saprotroph 

站 病理 -共生 营养 型 Pathotroph-symbiotroph 

国 病理 -腐生 -共生 营养 型 Pathotroph-saprotroph-symbiotroph 
四 腐生 营养 型 Saprotroph 

国共 生 营 养 型 Symbiotroph 

国 腐 生 -共生 营养 型 Saprotroph-symbiotroph 

国 未 分 类 Unsigned 


国 动 物 病 原 -内 生 - 真 菌 寄生 -植物 病原 - 木 腐 菌 Animal pathogen-endophyte- 


fungal parasite -plant pathogen-wood saprotroph 


四 植物 病原 菌 Plant pathogen 
局 未 知 腐生 菌 Undefined saprotroph 
目 动 物 病 原 -内 生 - 植 物 病 原 -木质 腐生 菌 Animal pathogen-endophyte- plant pathogen- 


wood saprotroph 
目 动 物 病原 -内 生 -地 衣 寄 生 -植物 病原 -土壤 腐生 -木质 腐生 菌 Animal pathogen-endophyte- 


lichen parasite - plant pathogen -soil saprotroph -wood saprotroph 
国 未 分 类 Unassigned 


国 动 物 病原 -内 生 - 真 菌 寄生 -地 衣 和 寄生 -植物 病原 -木质 腐生 菌 Animal pathogemrendophyte- 
fungal parasite -lichen parasite - plant pathogen -wood saprotroph 


国 真 菌 淋 生 -植物 病原 -植物 腐生 Fungal parasite-plant pathogen-plant saprotroph 
国 动物 病原 菌 Animal pathogen 
国内 生 - 植 物 病原 菌 Endophyte-plant pathogen 


国 凋 落 物 腐生 未知 腐生 -木质 腐生 菌 Dung saprotroph -undefined saprotroph- 


wood saprotrop| 


国 其 他 Others 


营养 型 分 类 ; B 真菌 guild 功能 分 类 。 

A General FUNGuild functional classification; B Detailed classification of fungal guilds. 
5 FUNGuild 真菌 群落 功能 分 类 

Fig.5 FUNGuild functional classification of fungal communities 


征 分 析 结 果 显 示 ， 腐 烂 块 茎 真菌 生态 功能 类 和 群 中 的 一 些 成 员 可 引起 植物 软 


腐 病 ， 且 其 丰 度 和 置信 度 差 异 明显 (X 1) . Hob. TERIS (32.700) 和 互生 枝 顶 孢 CA. 


alternatum ，0.19% ) 为 极 可 能 
(Xylaria, 0.13%) 


(Alternaria, 0.0696) 


属于 腐生 或 植物 病原 相关 的 生态 功 


(Highly probable) , $E JJ W J= (3.89%) . JK fi WR JE 
. R&R (Trichoderma, 0.03%) 为 很 可 能 (Probable) ， 链 格 孢 属 
maj (1.5799) 为 可 能 (Possible) 。 这 些 潜在 病原 真菌 均 隶 
能 类 群 ， 很 可 能 与 山药 块茎 腐烂 密切 相关 。 


表 ] Trait 致 病 特 征 


Table 1 Pathogenic trait characterization 


mU -——9 TM " 相对 丰 度 
类 和 ipia 功能 关税 d uhr e. Weis 
Taxon ophic Guild athogenic onfidence Sequence ”abundance 
mode trait ranking number (94) 
TERIS 腐生 凋落 物 腐生 -未 命名 HR Soft rot 极 可 能 124 849 32.70 
Penicillium Saprotroph 腐生 - 木 腐 菌 Highly 
Dung saprotroph- probable 
undefined saprotroph- 
wood Saprotroph 
HEJJ EIJE 病理 -腐生 - ”动物 病原 -内 生 -植物 。 软 腐 Soft rot 很 可 能 14 862 3.89 
Fusarium 共生 病原 - 木 腐 菌 Probable 
Pathotroph- Animal pathogen- 
Saprotroph- endophyte-plant 
symbiotroph pathogen-wood 
Saprotroph 
T Wife e 病理 -腐生 - ”动物 病原 -内 生 -真菌 软 腐 Soft rot 可 能 6 002 1.57 
Acremonium 共生 寄生 -植物 病原 - 木 腐 Possible 
Pathotroph- j Animal pathogen- 
saprotroph- endophyte-fungal 
symbiotroph parasite-plant 
Pathogen-wood 
saprotroph 
TEASE fel Ja 木 腐 菌 软 腐 Soft rot 极 可 能 737 0.19 
A. alternatum Saprotroph Wood saprotroph Highly 
probable 
BERK TUJE 病理 -腐生 - ”动物 病原 -内 生 -植物 。 软 腐 Soft rot 可 能 226 0.06 
Alternaria 共生 病原 - 木 腐 菌 Possible 
Pathotroph- Animal pathogen- 
Saprotroph- endophyte-plant 
symbiotroph pathogen-wood 
saprotroph 
A85 病理 -腐生 - ”动物 病原 -内 生 - 附 生 - HA Soft rot 很 可 能 116 0.03 
Trichoderma 共生 真菌 寄生 -植物 病原 - Probable 
Pathotroph- 木 腐 菌 Animal 
saprotroph- pathogen-endophyte- 
symbiotroph ^ fungal parasite-Plant 
pathogen-wood 
saprotroph 
AB ERU 腐生 -共生 ”内 生 - 未 知 腐生 菌 - 木 — 软 腐 Softrot ”很 可 能 506 0.13 
Xylaria Saprotroph- 腐 菌 Probable 
symbiotroph Endophyte-undefined 
saprotroph-wood 
saprotroph 
2.3 潜在 病原 真菌 的 分 离 鉴 定 
高 通 量 测序 及 生态 功能 类 群 等 分 析 结 果 表 明 ， 腐 烂 山药 块茎 中 主要 为 植物 病原 或 腐生 
型 的 真菌 。 但 是 ， 这 些 结果 仅 依赖 于 DNA 测序 技术 ， 为 进一步 验证 上 述 结果 ， 进 行 组 织 
分 离 培养 实验 ， 共 获得 135 株 真 菌 。 挑 选 在 培养 基 平 板 上 具有 不 同 生长 形态 的 22 株 真 菌 ， 
编号 RP1-RP22 (图 6) ， 进 行 ITS-TDNA 扩 增 测序 ， 所 得 序列 进行 BLAST 比 对 ， 利 用 
MEGA 11.0 构建 系统 发 育 树 。 结 果 显 示 〈 图 7) ， 这 些 真 菌 隶属 于 6 个 属 ， 包 括 镰 刀 菌 属 
(9 株 ) . HER GHR), HIS CAspergillus) (4 株 ) 、 篮 状 菌 属 (1 株 ) RER 
(ERO . RRK CCladosporium) CGR) o EP, SEJJA FE ERMAR 
菌 属 均 为 高 通 量 测序 中 丰 度 较 高 的 菌 属 (图 3: BO ， 证 明了 这 些 潜在 病原 真菌 在 腐烂 山药 
块茎 中 的 存活 。 对 山药 块茎 病原 真菌 相关 研究 进行 检索 ， 结 果 表 明 ， 青 霉 属 、 镰 刀 菌 属 和 
曲 考 属 的 成 员 是 已 报道 山药 块茎 腐烂 的 主要 病原 真菌 ， 除 此 之 外 ， 立 枯 丝 核 菌 
(Rhizoctonia solani) 、 可 可 毛色 二 孢 菌 、 毛 壳 属 等 潜在 病原 真菌 仅 有 个 别 报道 ( 表 2) 。 


因此 ， 


与 已 有 研究 基本 一 致 。 


Rr3 于 


^. 


6 22 株 分 离 真菌 在 PDA 平板 上 的 生长 形态 


Fig.6 The morphologies of 22 isolated fungi in PDA plates 


.* Pré sl 
P * 0.050 
S, E * EX 


$ Y 
d d 
ar AP a 
5 Au A YDE E uU 
ay s oar" 
l riast 
Tae, MT GNU ro 
Suinenn, AE * F solani 
BERS DLA 
iie: RP9 
单线 青 霉 P. mononematosum 
RP1L RP2 
RP; 
A us von d 
E 4 
aspere je ^ 
ru" OA 
m S ^ » LA olen, 
s oO 93 Ps ta. o 
Z M 09w 
e SU $45 [$29 aiy EN 
SF PR X 
E N Mg e a a 
d Su * * 
Si À X 
T C 
SE 


图 7 基于 ITS-rDNA 的 22 个 菌株 系统 发 育 树 
Fig.7 Phylogenetic tree of 22 strains based on ITS-rDNA 
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AB 


的 山药 块茎 病原 真菌 


统计 


表 2 已 报 


Table 2 The statistics of pathogenic fungi in yam rot tubers from published papers 


病原 真菌 (Pathogenic fungi? 文献 (References) 
ATASE] Fusarium humuli Li et al., 2023 
MJJ aJ Fusarium sp. Hamdayanty et al., 2020 
Sf 7JVR F oxysporum 陈 玉 涵 等 ，2022 
Ja Hz 5887J ej. Sr S ZZ RI F Solani, Rhizoctonia solani PURA 2011 
腐 皮 镰刀 菌 FF solani 本 慧琳 等 ，2023 
PORIE E F falciforme Zhang et al., 2020 
串珠 镰刀 菌 E moniliforme Eze et al., 2016 
SJJ E Fusarium spp. Acholo et al., 1997 
ERRE BEJ F solani, Chaetomium spp. RIESE, 2017 
SB RJV F oxysporum 黄 祖 旬 ，2013 
HRE KHE. RWIE AR ES AMA Dania et al., 2016 


niger, Fusarium oxysporum, R. solani, 
Lasiodiplodia theobromae, Sclerotium rolfsii 
可 可 色 二 孢 菌 L. theobromae 


ge 


f] Penicillium spp. 


包 青 霉 P cellarum 

属 Penicillium spp. 

每 : Penicillium spp., A. flavus 
每 A. niger 

每 A. niger 

Pythium myriotylum 


d 


H Iba I 


4 


dm zm 
DS A 


Dania et al., 2019 
Uy et al., 2022 


Wang et al., 2024 
Gao et al., 2023 
Youassi et al., 2019 
Dania et al., 2021 
Popoola et al., 2019 
Zhang et al., 2018 


3 讨论 与 结 i 


E 


论 


严重 危害 山药 地 下 块茎 健康 ， 极 大 影响 了 山药 的 产量 和 商品 性 。 本 研究 首次 


真菌 病 


à 


利用 ITS 扩 增 子 测序 、 网 络 分 析 及 FUNGuild 等 分 析 山 药 块茎 腐 烂 与 真菌 
并 对 潜在 病原 


系 , 


网 络 结构 
菌 和 腐生 真菌 


D Wc 


真菌 进行 分 离 鉴 定 。 


表明 ， 在 山药 腐烂 块茎 的 真 


和 FUNGuild 分 析 的 结 


功能 群落 间 的 关 


将 群落 


, 植物 病 原 真 


占据 绝对 优势 ， 真 菌 群落 具有 正 向 合作 的 模块 化 网 络 。 因 此 ， 山 药 腐烂 块茎 


中 的 潜在 病原 


-腐生 真菌 很 可 能 存在 着 功能 上 的 协同 或 者 合 加 。 已 有 研究 表明 ， 植 物 
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深 植物 病害 程度 (Debray et al., 2022; Halliday et al., 2020) 。 除 此 之 外 ， 这 些 病原 真菌 侵入 
植物 后 还 可 以 通过 为 其 他 腐生 真菌 提供 营养 (Liu et al., 2022) 或 者 通过 分 泌 特 定 毛 


单一 感染 和 混合 感染 ， 且 混合 感 


种 模式 : 
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成 侵 染 钉 ， 直 接 穿 透 或 通过 自然 开 
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。 这 种 相互 作用 改变 山药 块茎 真菌 群 
， 最 终 使 病原 和 腐生 功能 类 群 占据 绝对 优势 。 
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的 差异 可 能 与 所 用 样品 的 种 植 土壤 类 型 、 营 养 条 件 、 温 度 和 湿度 〈 李 超 楠 等 ，2022) ， 病 
原本 身 的 致 病 特性 〈 耿 丽华 等 ，2022; 张 吉 祥 等 ，2013) 及 病原 真菌 培养 方法 的 局 限 性 、 
偏向 性 等 多 种 因素 密切 相关 〔 许 世 洋 等 ，2024) 。 值 得 注意 的 是 ， 炭 着 菌 属 虽 然 未 被 分 离 
到 ， 但 其 在 山药 腐烂 块茎 中 的 相对 丰 度 较 高 ， 达 到 16.16%。 岁 这 菌 属 一 直 被 认为 是 山药 主 
要 的 叶 部 真菌 病害 之 一 ， 可 导致 山药 叶 部 出 现 中 间 止 陷 且 周围 伴 有 黄色 尝 圈 的 病 斑 ， 最 终 
导致 山药 死亡 。 也 有 研究 表明 ， 几 这 菌 属 侵 染 叶片 可 以 间接 导致 山药 块茎 的 鲜 重 降低 ， 块 
茎 变 小 〈Palaniyandi et al., 2016) 。 但 是 ， 目 前 尚未 见 炭 痊 菌 属 直 接 侵 染 山药 根部 的 研究 报 
道 。 在 马铃薯 炭 着 病 的 研究 中 ， 研 究 者 已 从 地 下 坏死 部 分 分 离 鉴 定 到 病原 菌 球 炭 瘟 菌 〈C， 
coccodes) ， 而 且 证 实 球 炭 站 菌 在 马铃薯 共 秆 组 织 和 块茎 中 均 可 沿 着 细胞 间隙 延伸 扩散 ， 
最 终 导致 茎 村 组 织 坏 死 和 块茎 腐烂 ( 魏 周 全 等 ，2012; 崔 月 贞 等 ，2017) 。 因 此 ， 在 未 来 
的 研究 中 ， 应 该 探究 炭 这 菌 属 病原 菌 分 离 培养 条 件 ， 对 败 痊 菌 属 的 潜在 病原 真菌 进行 分 离 
鉴定 ， 并 对 其 是 否 能 够 直接 或 者 通过 叶片 传导 侵 染 山药 块茎 进行 进一步 的 深入 研究 。 

综 上 ， 本 研究 表明 ， 山 药 块茎 腐烂 很 可 能 是 隶属 于 植物 病原 和 腐生 的 真菌 功能 类 群 协 
同 作用 的 结果 。 镰 刀 菌 和 青 霉 等 真菌 属 的 成 员 是 造成 山药 地 下 块 蕉 腐烂 的 主要 病原 ， 其 很 
可 能 通过 与 其 它 真 菌 间 的 相互 作用 加 剧 了 块茎 腐烂 和 分 解 进程 。 这 为 进一步 前 明山 药 块 苍 
腐 伴 的 发 病 规律 、 定 向 使 用 农药 及 筛选 生 防 菌 提 供 了 很 好 的 参考 。 
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